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現時点で一般的に広く認められた方法は存在していない．よく利用される二分法（Jiang et al, 











Patient Enrollment Restriction 法，略して BAPER 法）」を提案した．BAPER 法では，




















（BAPER 法で高々2%程度低下; 図 1），低感受性患者集団からの平均登録被験者数は最大で約 35
名減らすことができた（図2）．なお，高感受性患者集団からの登録被験者数はBAPER法とNR-4cp
でほぼ同じでった．また，BAPER 法で適用している 4-Parameter Change-Point モデルはほと












表 1 意思決定の選択確率及び適切なカットオフ値の選択確率 
  バイオマーカーの分布 Beta(1,1) バイオマーカーの分布 Beta(3,3) 















S1 BAPER 0.905 0.052 0.043 NA NA 0.872 0.054 0.074 NA NA 
 NR-4cp 0.913 0.049 0.037 NA NA 0.888 0.049 0.064 NA NA 
 NR-sf 0.902 0.050 0.048 NA NA 0.862 0.047 0.091 NA NA 
S2 BAPER 0.028 0.940 0.032 NA NA 0.027 0.932 0.041 NA NA 
 NR-4cp 0.027 0.946 0.026 NA NA 0.027 0.939 0.034 NA NA 
 NR-sf 0.027 0.947 0.026 NA NA 0.022 0.943 0.035 NA NA 
S6 BAPER 0.108 0.086 0.807 0.411 -0.060 0.338 0.133 0.529 0.362 -0.078 
 NR-4cp 0.111 0.074 0.815 0.405 -0.061 0.357 0.111 0.532 0.364 -0.076 
 NR-sf 0.105 0.085 0.810 0.312 -0.053 0.349 0.131 0.520 0.276 -0.062 
S9 BAPER 0.054 0.173 0.773 0.691 0.024 0.054 0.218 0.728 0.769 0.025 
 NR-4cp 0.055 0.150 0.795 0.711 0.021 0.057 0.197 0.746 0.793 0.021 
 NR-sf 0.054 0.182 0.764 0.603 -0.018 0.064 0.276 0.660 0.637 -0.002 
EP=entire population（全体集団），SP=subpopulation（部分集団），BAPER=Bayesian adaptive patient enrollment restriction，
NA=not applicable 
a) 無効（No-go），全体集団で有効（go with EP），部分集団で有効（go with SP）と判断された確率 
b) 部分集団で有効と判断された条件下で適切なカットオフ値が選択された確率 
c) カットオフの真値に対するバイアス 
バイオマーカーの分布はベータ分布 Beta(1,1)と Beta(3,3)の 2 種類を仮定しシミュレーション実験を実施した． 
S1 は対照群に対して全く効果がない帰無シナリオ．S2 はバイオマーカーが予測的ではなくマーカーの値に依 
存せずに目標ハザード比（=0.6）を満たすシナリオ．S6 及び S9 はバイオマーカーが予測的で真のカットオフ 
値がそれぞれ 0.807 及び 0.554 であるシナリオ． 
表 2 全体集団，高感受性及び低感受性患者集団に登録された平均被験者数 
  バイオマーカーの分布 Beta(1,1) バイオマーカーの分布 Beta(3,3) 









S1 BAPER 158.9 0.0 158.9 157.5 0.0 157.5 
 NR-4cp 165.9 0.0 165.9 171.0 0.0 171.0 
 差 a) -7.1 0.0 -7.1 -13.5 0.0 -13.5 
S2 BAPER 196.2 196.2 0.0 197.3 197.3 0.0 
 NR-4cp 198.3 198.3 0.0 200.4 200.4 0.0 
 差 a) -2.2 -2.2 0.0 -3.1 -3.1 0.0 
S6 BAPER 178.9 41.3 137.6 175.4 11.1 164.3 
 NR-4cp 214.8 41.5 173.3 209.1 11.1 198.0 
 差 a) -35.9 -0.3 -35.6 -33.7 0.0 -33.7 
S9 BAPER 191.0 95.0 96.0 191.8 84.9 107.0 
 NR-4cp 216.3 96.3 120.0 218.6 87.1 131.5 
 差 a) -25.3 -1.3 -24.0 -26.8 -2.3 -24.5 
BAPER=Bayesian adaptive patient enrollment restriction 
a) BAPER と NR-4cp の登録された平均被験者数の差 
バイオマーカーの分布はベータ分布 Beta(1,1)と Beta(3,3)の 2 種類を仮定しシミュレーション実験を実施した．
S1 は対照群に対して全く効果がない帰無シナリオ．S2 はバイオマーカーが予測的ではなくマーカーの値に依
存せずに目標ハザード比（=0.6）を満たすシナリオ．S6 及び S9 はバイオマーカーが予測的で真のカットオフ
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